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摘要 : HYG H ( Coleoptera) 是 世界 上 最 具 多 样 性 的 类 群 ,具有 很 高 的 生态 和 形态 多 样 性 ,这 些 多 样 性 吸引 了 很 多 进 
化 生物 学 家 和 分 类 学 家 的 关注 。 随 着 分 子 生 物 学 的 发 展 ,分 子 生 物 学 技术 广泛 应 用 于 鞘翅 目 系统 学 的 研究 ,但 随 
着 研究 的 深入 ,简单 的 分 子 片 段 已 经 不 能 满足 研究 的 需求 ,需要 发 据 更 新 的 分 子 标记 。 近 年 来 ,线粒体 全 基因 组 已 
经 成 为 鞘翅 目 分 子 系统 学 研究 中 很 重要 的 分 子 标记 之 一 ,并 广泛 地 应 用 于 鞘翅 目 昆 虫 各 个 阶 元 的 研究 中 。 本 文 就 
畏 翅 目 线粒体 全 基因 组 的 概况 、 研 究 进展 及 存在 问题 进行 了 总 结 和 讨论 。 目 前 ,鞘翅 目 线粒体 基因 组 的 研究 主要 
包括 物种 线粒体 基因 组 组 成 与 结构 、 分 子 系统 学 和 分 子 进化 等 方面 。 线 粒 体 基因 组 在 解决 系统 发 育 和 进化 方面 表 
现 出 了 很 多 的 优越 性 ,然而 也 存在 着 一 些 缺 点 ,如 序列 难 获得 ,基因 类 型 单一 、 各 基因 进化 速率 不 同 \ 应 用 较 局 
限 等 。 
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Abstract; Coleoptera is the largest group of all organismal lineages in the world with very high diversity 
of morphology and ecology. These rich diversity has been attracted many attention by many evolutionary 
biologists and taxonomists. Along with the development of molecular biology, the molecular biology 
techniques are widely used for studying the phylogeny of Coleoptera. However, simple molecular 
fragments can not meet the research requirements. New molecular markers need to be explored. 
Recently, the mitochondrial genome has become one of the important molecular markers to explore 
different categories of Coleoptera. In this article, the research progress in mitochondrial genomes of 
Coleoptera was addressed, and some problems in the application of mitochondrial genomes of Coleoptera 
were also discussed. So far, the studies of mitochondrial genomes of beetles have mainly focused on gene 
arrangement and structure of mitochondrial genome, molecular phylogenetics and molecular evolution. 
Mitochondrial genome has shown many advantages to address the phylogeny and evolution of beetles. 
However, there are some disadvantages too, such as difficulty to get sequences, simplex gene type, 
different evolutionary rates, limited application and so on. 
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HHA H ( Coleoptera) 3E FID RELA 物 学 家 和 分 类 学 家 的 关注 (Crowson, 1960; 
纲 、 全 变态 类 。 它 是 世界 上 最 具 多 样 性 的 类 群 ,目前 Lawrence and Newton, 1982; Farrell, 1998; Hunt et 
已 知 39 7; Z fip ( Zhang, 2013) , 据 估 算 该 目的 种 类 al., 2007; Lawrence et al., 2011) 。 
可 能 会 超过 300 万 种 ( Hammond, 1994; Ødegaard, 随 着 分 子 生物 学 知识 和 技术 的 积累 与 发 展 , 分 
2000; Bouchard et al., 2009; 3% Sit tk MAER, 子 系 统 学 的 技术 广泛 应 用 于 昆虫 系统 学 研究 中 。 系 
2013), 甲虫 由 于 物种 丰富 , 分 布 广泛 ,具有 很 高 的 。” 统 学 家 已 将 生物 信息 大 分 子 看 作 重 要 的 演化 依据 ， 
生态 和 形态 多 样 性 ,这 些 多 样 性 吸引 了 很 多 进化 生 人们 在 不 断 寻 找 新 的 .具有 良好 检测 功能 的 分 子 标 
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记 作为 检测 、 描 述 并 解释 生物 在 分 子 水 平 多 样 性 及 
其 演化 规律 的 工具 。 其 中 所 涉及 的 分 子 标记 主要 有 
核 基 因 ( 如 :28S rRNA, 18S rRNA, ITS 及 EF-la 
等 ) 和 线粒体 基因 (COI, COI, Cytb, ND5, 16S 
rRNA 及 12S rRNA) 。 然 而 , 随 着 研究 的 深入 ,简单 
的 分 子 片 段 已 经 不 能 满足 研究 的 需求 ,因此 ,分 子 标 
记 也 不 断 地 被 发 掘 , 已 经 深入 到 转录 组 和 基因 组 水 
平 。 近 年 来 ,线粒体 基因 组 在 鞘翅 目 中 的 研究 也 越 
来 越 普遍 ,本 文 就 畏 怒 目 线粒体 全 基因 组 的 概况 . 研 
究 进 展 及 存在 问题 进行 总 结 和 讨论 。 











1 鞘翅 目 线粒体 基因 组 概述 


1.1 HMA AAW AY 

线粒体 广泛 存在 于 昆虫 体内 , 它 在 控制 昆虫 的 
新 陈 代谢 、 生 命 周期 \ 凋 亡 、 病 害 等 方面 起 着 重要 作 
用 。 细 胞 内 线粒体 的 位 置 常 处 于 需要 ATP 的 结构 
附近 或 者 处 于 细胞 进行 氧化 作用 所 需要 的 燃料 附 
近 , 如 昆虫 的 飞行 肌 中 和 孵 内 。 蒜 翅 目 昆虫 的 线 粒 
体 基因 组 和 其 他 昆虫 一 样 为 闭合 双 链 ,大 小 一 般 为 
14 257 ~ 21 628 bp 之 间 (Bae et al., 2004; Kim et 
al., 2013) ,包含 2 个 核糖 体 RNA (rRNA) 22 个 转 
运 RNA(tRNA) 和 13 个 编码 蛋白 质 的 基因 以 及 1 个 
非 编 码 的 控制 区 (control region, CR) (图 1)。 
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Coleoptera mitochondrial genome 
14 257-21 628 bp 











图 1 H Aa HAEN AH 

Fig. 1 Map of mitochondrial genome of Coleoptera 
没有 下 划 线 的 基因 方向 从 左 到 右 ,具有 下 划 线 的 基因 方向 为 从 右 到 
左 。The direction of genes without underline is from left to right. The 
: tRNA-Leu 
































direction of genes with underline is from right to left. L* 


(UUR); S* ; tRNA-Ser(UCA). 


1.2 鞘翅 目 线粒体 基因 组 的 特点 

昆虫 线粒体 全 基因 组 具有 很 多 进化 方面 的 特 
征 , 包 括 长度 的 多 样 性 ( Boyce et al., 1989) tRNA 
反 密 码 子 的 突变 或 特殊 二 级 结构 (Steinberg and 
Cedergren, 1994; Eddy, 2002) .非典 型 起 始 密码 子 
(Lavrov et al., 2000; Shelffield et al., 2008) . 碱 基 组 
成 的 偏好 性 ( Gibson et al., 2004; Gowri-Shankar and 
Rattray, 2006) , 3% #3 F AY fii FA (Jia and Higgs, 
2007) SHE! (Zhang and Hewitt, 1997; Shao and 
Barker, 2003; Mueller and Boore, 2005 ) 等 ,一些 特 
HE TEAS ZR PBA UI ESPERE, FA BE d X 
粒 体 全 基因 组 具有 以 下 特点 : 

首先 , 和 祖先 昆虫 一 样 ,鞘翅 目 线粒体 基因 组 相 
对 较 小 ,结构 简单 ,不 含 间隔 区 和 内 含 子 ,基因 之 间 排 
列 非常 紧凑 ,在 遗传 过 程 中 不 易 发 生 基因 重组 、 倒 位 、 
易 位 等 突变 ,并 且 遵守 严格 的 母系 遗传 方式 (Boore, 
1999; Moraes et al., 2002) ,这 些 结构 和 进化 上 的 特点 
使 mtDNA 已 成 为 研究 畏 翅 目 昆 虫 进化 的 重要 分 子 标 
记 , 广 泛 应 用 于 囚 翅 目 昆虫 种 群 遗 传 .系统 地 理学 分 
子 系统 学 等 研究 。mtDNA 基因 组 的 13 个 编码 蛋白 基 
因 具 有 不 同 的 进化 速率 ,因此 ,线粒体 基因 已 广泛 应 
用 于 昆虫 纲 不 同 分 类 阶 元 系统 发 育 关 系 的 研究 ,应 用 
比较 广泛 的 是 COI, COM, Cytb, 16S rRNA, NDI, 
ND2, NDS 和 12S rRNA ,其 中 前 4 个 分 子 标记 的 应 用 
频率 最 高 。 两 个 核糖 体 RNA(12S rRNA 和 16S 
rRNA) 变异 速率 相对 于 其 他 蛋白 编码 基因 要 慢 的 多 ， 
常用 于 属 级 以 上 阶 元 系统 发 育 关系 的 研究 。 

其 次 , 畏 这 目 昆 虫 线粒体 基因 组 的 基因 顺序 和 
量 成 相对 保守 。 目 前 已 发 表 的 鞘翅 目 全 线粒体 基因 
日 表明 ,其 基因 组 成 特别 是 蛋白 编码 基因 的 组 成 基 
本 与 祖先 昆虫 的 排列 方式 相同 ,除了 tRNA 有 重 排 
外 (Timmermans and Vogler, 2012) , SEA PREE 
排 。 对 于 多 样 性 如 此 丰富 的 甲虫 而 言 ,线粒体 基因 
组 的 基因 排列 稳定 性 是 一 个 比较 有 意义 的 发 现 ， 
为 在 昆虫 纲 其 他 目 中 ,除了 双 翅 目 ( Diptera ) 外 
(Lessinger et al., 2000; Junqueira et al., 2004) ,很 多 
目 线粒体 基因 组 基因 重 排 的 现象 非常 普遍 ,例如 半 
$48 H ( Hemiptera ) , 8$ $A H ( Lepidoptera) , Zt $8 H 
( Thysanoptera ) 等 (Shao et al., 2003; Cameron et al., 
2006 , 2007, 2008; Li et al., 2011, 2012) 。 

最 后 ,密码 子 的 使 用 及 tRNA 二 级 结构 也 有 其 
RAKE. TERS HERH, ER P. COL 基因 ,多数 蛋 
白 编 码 基 因 的 起 始 密码 子 为 AIN。 但 是 有 些 基 因 
的 起 始 密码 子 是 变化 的 ,如 有 些 类 群 的 ND1 使 用 
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TTG E Arie t 3 3 Fs TH 7G EG Hh COT 基因 的 起 始 密 
ITH ATN, TERIS H ERP , COL 基因 的 起 始 密码 
子 目前 还 存 有 争议 ,存在 不 同 的 起 始 密码 子 (Nardi et 
al., 2003; Oliveira et al., 2005; Castro et al., 2006; 
Lee et al., 2006; Fenn et al., 2007; Cameron and 
Whiting, 2008) , 且 不 同类 群 COM 的 起 始 密码 子 可 能 
不 同 ,如 :多 食 亚 目 COI 的 起 始 密 码 子 为 AAT 或 AAC 
(Sheffield et al., 2008)。 终 止 密码 子 也 可 分 为 2 类 : 
TAR(TAG 和 TAA) 和 不 完全 的 T 或 TA, 其 中 最 常用 
的 是 TAA ,不 完全 终止 子 (T 或 TA) 在 后 生 劲 物 线 粒 
体 基因 组 中 很 常见 ,推测 可 由 转录 后 3' 端 "A” 补 齐 转 
化 为 完全 的 终止 子 TAA( Coates et al., 2005; Castro et 
al., 2006)。 从 目前 已 知 的 畏 怒 目 昆 虫 线 粒 体 全 基因 
组 来 看 ,其 tRNA-Ser (AGN) 缺少 DHU 臂 , 其 反 密码 
子 除 多 食 亚 目 为 UCU 其 他 3 个 亚 目 都 为 GCU ,目前 
的 统计 结果 来 看 ,tRNA-Ser (AGN) 使 用 GCU 作为 反 
密码 子 是 较 原 始 的 类 群 。 


2 ”线粒体 全 基因 组 在 鞘翅 目 昆虫 中 的 应 用 


随 着 分 子 生 物 学 技术 特别 是 第 2 代 测 序 技术 
(next-generation sequencing, NGS) 的 发 展 (Metzker， 
2005; Mardis, 2008; Miller et al., 2010; Nagarajan 
and Pop, 2010; Horner et al., 2010; Lloyd et al., 
2012) ,线粒体 全 基因 组 在 昆虫 分 子 系统 发 育 学 、 种 
群 遗 传 学 、 分 子 诊断 分子 进化 及 地 理 系统 学 等 方面 
的 应 用 越 来 越 多 (Lessinger et al., 2000; Junqueira et 
al., 2004; Stewart and Beckenbach, 2005, 2006; 
Cameron et al., 2006, 2007, 2008; Cha et al., 2007; 
Salvato et al., 2008; Ye et al., 2012), 2) EL B2 IE. 















































析 其 结构 组 成 及 相关 参数 ,或 联合 其 他 可 利用 的 线 
粒 体 基因 组 数据 解决 系统 学 相关 问题 ;(2) 分 子 进 
化 的 研究 :利用 线粒体 全 基因 组 解决 相关 进化 问题 。 
2.1 系统 学 研究 

线粒体 DNA 作为 一 个 完整 的 基因 组 从 整体 上 展 
开 畏 怒 目 不 同 阶 元 的 系统 发 育 研 究 更 具有 说 服 力 。 
从 线 粒 基因 组 水 平 上 开展 大 规模 的 系统 发 育 分 析 与 
单 基因 或 多 基因 比较 而 言 具 有 明显 的 优势 。 线 粒 体 
基因 组 序列 对 于 解析 深层 次 的 系统 发 育 关 系 提供 了 
更 全 更 有 用 的 信息 。 近 年 来 ,一 些 学 者 在 分 析 线 粒 体 
全 基因 组 结构 及 相关 参数 的 同时 ,结合 可 利用 的 线 粒 
体 基因 组 来 解决 物种 间 系 统 发 育 的 研究 越 来 越 多 : 

自 Friedrich 和 Muqim (2003 ) 通过 传统 的 测序 
J EAS 685588 H W HI RE Tenebrionidae ) 的 第 一 
个 线粒体 全 基因 组 以 来 ,线粒体 全 基因 组 在 鞘翅 目 
中 的 研究 越 来 越 多 。Stewart 和 Beckenbach (2003 ) 
报道 了 叶 甲 科 负 泥 虫 亚 科 ( Criocerinae) 的 Crioceris 
duodecimpunctata 的 线粒体 全 基因 组 ,并 且 第 一 次 指 
出 畏 怒 目 线 粒 体 全 基因 组 一 些 有 异 于 其 他 昆虫 的 特 
征 , 比 如: tRNA-Ser 的 反 密 码 子 由 GCU 代替 为 
UCU ,tRNA-Ile AY TYC 环 也 不 同 于 其 他 目的 昆虫 ， 
以 及 COL 基因 非常 规 起 始 密码 子 AIT。Bae 等 
(2004 ) 以 传统 测序 方法 得 到 了 一 和 种蛋 科 
(Lampyridae) 昆 虫 Pyrocoelia rufa 的 线粒体 基因 组 ， 
并 结合 GenBank 上 其 他 目的 16 个 种 类 进行 了 分 析 ， 
表明 鞘 翅 目 为 单 系 ,但 是 所 涉及 3 1853 PRS) 
关系 没有 得 到 解决 。Li 等 (2007 ) 利用 两 个 长 片段 
JS JE TS 8] F6 RE Rhagophthalmidae ) 两 个 种 
Rhagophthalmus lufengensis 和 Rhagophthalmus ohbai 
的 线粒体 全 基因 组 ,并 结合 其 他 6 个 节肢 动物 的 线 









































(2014 年 2 月 ) , GenBank. 上 共 提 交 蒜 怒 目 线粒体 全 
基因 组 (或 者 近 线 粒 体 全 基因 组 ) 共 74 个 ,来 自 于 
Ay A 4 T MEE : CBS E. H (Archostemata) 最少 ,只 
AHR HI P} ( Ommatidae) AY 1 个 种 ; SE & H 
( Myxophaga) 也 包括 2 个 科 2 个 种 的 线粒体 全 基因 





粒 体 基因 组 进行 了 系统 分 析 , 表 明 畏 她 目 为 单 系 ,所 
涉及 的 两 种 光 董 具有 较 近 的 杂 缘 关系 。Hong 等 
(2009) 通 过 4 条 有 重合 区 的 长 片段 扩 增 得 到 吉 丁 
科 (Buprestidae ) 一 个 种 Chrysochroa fulgidissima 的 线 
粒 体 全 基因 组 ,结合 已 发 表 的 鞘翅 目 扇 甲 系 其 他 4 








组 ;肉食 亚 目 (Adephaga) 相对 较 多 ,已 经 得 到 5 个 
科 6 个 种 ; 剩 下 65 个 线粒体 基因 组 全 部 来 自 多 食 亚 
目的 5 个 系 , 其 中 以 遍 甲 系 (Cucujiformia) 数目 最 
多 ,共有 21 科 32 种 ,其 中 9 个 种 来 自 叶 甲 总 科 ( 天 
牛 科 4 个 种 , 叶 甲 科 4 个 种 ,Zeugophoridae 1 个 种 ) ; 
Hl] FR 2 ( Elateriformia ) 的 数目 其 次 ,涉及 到 15 科 16 
种 。 具 体 统计 结果 及 相关 参考 文献 见 表 1 。 
线粒体 基因 组 在 鞘翅 目 中 的 应 用 主要 分 为 两 个 
方面 :(1) 系 统 学 的 研究 : 扩 增 线粒体 全 基因 组 ,分 


























个 种 线粒体 全 基因 组 的 数据 进行 了 系统 分 析 , 其 结 
FE SCE AN HI BL ON BAR Kim 等 (2009 ) 采 用 长 片 
BE PCR 扩 增 和 ABI 测序 技术 得 到 叶 甲 总 科 天 牛 科 
( Cerambycidae) 1 个 种 Psacothea hilaris 的 线粒体 全 
EAH, FRC ARRA H 14 个 其 他 种 ,对 
畏 怒 目 亚 目 及 总 科 间 的 系统 关系 进行 了 分 析 , 其 结 
ARHH AERE H AE CURIE H e GRE + 肉食 
WA) 的 姊妹 群 ,位 于 系统 树 的 基部 。Timmermans 
等 (2010 ) 首次 利用 第 2 
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表 1 GenBank 上 提交 的 鞘翅 目 线 粒 体 基因 组 的 统计 (截止 2014 年 2 H) 
Table 1 List of submitted completed (or nearly completed) mitochondrial genome of 
Coleoptera in GenBank ( till February, 2014) 
wR F 科 WR 8 GenBank 登录 号 。 长度 (bp) 参考 文献 

Suborder Infraorder Family Subfamily Species GenBank accession no. Length References 
Adephaga Aspidytidae Aspidytes niobe AM493668 14 257 Pons et al., 2010 
Adephaga Carabidae Carabinae Calosoma sp. GU176340 16 462 Song et al., 2010 
Adephaga Carabidae Carabinae Damaster mirabilissimus GQ344500 16 823 Wan et al., 2012 
Adephaga Gyrinidae Macrogyrus oblongus FJ859901 16 643 Cameron et al., 2009 
Adephaga Trachypachidae Trachypachus holmbergi EU877954 15 722 Sheffield et al., 2008 
Adephaga Carabidae Trechinae Trechini sp. HQ232802 11 665 Timmermans et al., 2010 

Archostemata Ommatidae Tetraphalerus bruchi EU877953 15 689 Sheffield et al., 2008 
Myxophaga Hydroscaphidae Hydroscapha granulum AM493667 15 975 Pons et al., 2010 
Myxophaga Sphaeriusidae Sphaerius sp. EU877950 15 121 Sheffield et al., 2008 
Polyphaga Bostrichiformia Dermestidae Anthrenus sp. HQ232808 12 846 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Bostrichiformia Bostrichidae Bostrichinae Apatides fortis FJ613421 16 171 Sheffield et al., 2009 
Polyphaga Bostrichiformia Ptinidae Ptinus rufipes HQ232819 10 526 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Anthicidae Ischalia sp. HQ232827 12 396 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Anthicidae Omonadus floralis HQ232825 12 235 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Boridae Boros schneideri HQ232823 12 319 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Cerambycidae Cerambycinae Closteromerus claviger HQ232804 12 185 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Cerambycidae Lamiinae Anoplophora glabripennis DQ768215 15 7/4 An et al., 2009 (unpublished) 
Polyphaga Cucujiformia Cerambycidae Lamiinae Monochamus alternatus JX987292 14 649 Wang et al., 2013 
Polyphaga Cucujiformia Cerambycidae Lamiinae Psacothea hilaris FJ424074 15 856 Kim et al., 2009 
Polyphaga Cucujiformia Cerylonidae Cerylon histeroides HQ232821 10 826 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Chrysomelidae Clytrinae Peltoptera acromnalis HQ232809 12 549 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Chrysomelidae Criocerinae Crioceris duodecimpunctata AF467886 15 880 Stewart and Beckenbach , 2003 
Polyphaga Cucujiformia Chrysomelidae Galerucinae Diabrotica barberi KF669870 16 366 Coates, 2014 (unpublished) 
Polyphaga Cucujiformia Chrysomelidae Galerucinae Diabrotica virgifera KF658070 16 650 Coates , 2014 (unpublished) 
Polyphaga Cucujiformia Coccinellidae Epilachninae Henosepilachna pusillanima KJ131489 16 216 Behere et al., 2014 
Polyphaga Cucujiformia Cucujidae Cucujus clavipes GU176341 15 642 Song et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Curculionidae Dryophthorinae Sphenophorus sp. GU176342 15 052 Song et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Curculionidae Entiminae Naupactus xanthographus GU176345 15 026 Song et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Curculionidae Molytinae Hylobitelus xiaoi JX847496 16 123 aie we aig 

(unpublished ) 

Polyphaga Cucujiformia Erotylidae Tritoma bipustulata HQ232822 8 707 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Heteroceridae Heterocerus fenestratus HQ232811 12 329 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Lymexylidae Hylecoetus dermestoides HQ232820 11 236 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Meloidae Meloidae sp. HM486073 10 589 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Melyridae Chaetosomatinae Chaetosoma scaritides EU877951 15 511 Sheffield et al., 2008 
Polyphaga Cucujiformia Mordellidae Mordella atrata FJ859904 15 540 Cameron, et al., 2009 
Polyphaga Cucujiformia Mycetophagidae id HQ232824 12 281 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Oedemeridae Oedemera virescens HQ232826 10 653 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Phalacridae Phalacridae sp. HQ232803 12 688 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Phloeostichidae Priasilpha obscura EU877952 16 603 Sheffield et al., 2008 
Polyphaga Cucujiformia Scraptiidae Anaspis sp. HQ232806 10 626 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Tenebrionidae Adelium sp. FJ613422 16 449 Sheffield et al., 2009 
Polyphaga Cucujiformia Tenebrionidae Eutrapela ruficollis HQ232805 12 549 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Cucujiformia Tenebrionidae Tribolium castaneum AJ312413 15 881 Friedrich and Muqim, 2003 
Polyphaga Cucujiformia Zeugophoridae Zeugophora sp. HQ232807 10 656 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Buprestidae Chalcophorinae Chrysochroa fulgidissima EU826485 15 592 Hong et al., 2009 
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续 表 1 Table 1 continued 


























亚 目 FA 科 亚 科 种 GenBank 登录 号 长 度 (bp) 参考 文献 
Suborder Infraorder Family Subfamily Species GenBank accession no. Length References 
Polyphaga Elateriformia Buprestidae Polycestinae Acmaeodera sp. FJ613420 16 217 Sheffield et al., 2009 
Polyphaga Elateriformia Byrrhidae Byrrhus sp. JQ034419 10625 Timmermans and Vogler, 2012 
Polyphaga Elateriformia Cantharidae Cantharinae Cantharis pellucida HQ232817 12 400 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Cantharidae — Chauliognathinae Chauliognathus opacus FJ613418 14 893 Sheffield et al., 2009 
Polyphaga Elateriformia Dascillidae Dascillus cervinus JQ034414 10 662 Timmermans and Vogler, 2012 
Polyphaga Elateriformia Drilidae Drilus flavescens HQ232815 12 519 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Elmidae Elmidae sp. HQ232810 12 409 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Elateridae Agrypninae Pyrophorus divergens EF398270 16 120 Arnoldi et al., 2007 
Polyphaga Elateriformia Eucnemida Melasis buprestoides HQ232813 6 539 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Eulichadidae Eulichas sp HQ232812 10 683 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Limnichidae Limnichidae sp. JQ034416 14 388 Timmermans and Vogler, 2012 
Polyphaga Elateriformia Lampyridae Lampyrinae Pyrocoelia rufa AF452048 17 739 Bae et al., 2004 
Polyphaga Elateriformia Lampyridae Luciolinae Luciola cruciata AB849456 15 989 Matsui, 2013 (unpublished) 
Polyphaga Elateriformia Lampyridae Ototretinae Drilaster sp. HQ232816 9 683 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Limnichidae Limnichidae sp. JQ034416 14 388 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Lycidae Lycus dentipes HQ232814 12 257 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Elateriformia Phengodidae Rhagophthalminae Rhagophthalmus ohbai AB267275 15 704 Li et al., 2007 
Pisa: Trebino huida. ^U Ps in DQ888607 15 982 Li et al., 2007 
Polyphaga Scarabaeiformia Lucanidae Lucaninae Prosopocoilus astacoides KF364622 21 628 Kim et al., 2013 
Polyphaga Scarabaeiformia Scarabaeidae Cetoniinae Protaetia brevitarsis KC775706 20 319 Kie a m: ek 
(unpublished ) 

Polyphaga Scarabaeiformia Scarabaeidae Melolonthinae Cheirotonus jansoni KC428100 17 249 p n 
Polyphaga ^ Scirtiformia Scirtidae Cyphon sp. EU877949 15 919 Sheffield et al., 2008 
Polyphaga Staphyliniformia Hydraenidae Hydraena sp. HQ232800 5 792 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Staphyliniformia Hydrochidae Hydrochus sp. HQ232801 12 330 Timmermans et al., 2010 
Polyphaga Staphyliniformia Lucanidae Lucaninae Lucanus mazama FJ613419 15 261 Sheffield et al., 2009 
Polyphaga Staphyliniformia Scarabaeidae Melolonthinae Rhopaea magnicornis FJ859903 17 522 Cameron et al., 2009 
Polyphaga Staphyliniformia Silphidae Silphinae Necrophila americana GU176343 16 902 Song et al., 2010 
Polyphaga Staphyliniformia Histeridae Saprininae Euspilotus scissus GU176344 14 763 Song et al., 2010 
Polyphaga Staphyliniformia Hydrophilidae Tropisternus sp. GU176339 16 372 Song et al., 2010 

代 测 序 技术 (454 WE ELT WG 21 ERR 。 法 得 到 步 甲 科 ( Carabidae) 一 个 濒危 物种 Damaster 








体 全 基因 组 (长 度 约 10 kb) ,该 研究 是 鞘翅 目 线 粒 
体 全 基因 组 研究 中 的 一 个 飞跃 , 它 首次 使 用 第 2 代 
测序 技术 , 且 使 用 了 单个 长 片段 PCR 扩 增 ,该 PCR 
一 次 能 扩 增 出 约 10 kb 的 基因 长 度 , 且 在 线粒体 全 
基因 组 的 分 析 方 法 上 有 了 很 大 改进 ,使 得 线粒体 全 
基因 组 能 批量 生产 。 另 外 ,该 研究 基于 28 个 近 线 粒 
体 全 基因 组 及 GenBank 上 25 个 线粒体 全 基因 组 的 
12 个 编码 蛋白 基因 的 联合 数据 对 鞘翅 目 亚 目 间 的 
系统 发 育 关系 进行 了 探讨 ,结果 表明 肉食 亚 目 与 藻 
食 亚 目 互 为 姊妹 群 ,多 食 亚 目 圆 花 蚤 科 ( Scirtidae ) 
在 该 亚 目的 基部 ,号 甲 系 和 扇 甲 系 为 单 系 , 吨 甲 系 与 
多 食 亚 目的 其 他 4 个 系 所 形成 的 进化 枝 形成 姊妹 
群 。Wan 等 (2012 ) 使 用 长 片段 扩 增 和 传统 测序 方 






































mirabilissimus mirabilissim 的 线粒体 全 基因 组 ,并 对 
其 基因 排列 进行 注解 。Kim 等 (2012 ) FRE T R 
科 ( Coccinellidae ) -& Æ ALUE Coccinella septempunctata 
线粒体 全 基因 组 ,分析 结 果 表 明 该 种 线粒体 全 基 
组 的 控制 区 (4 469 bp) 是 鞘翅 目 昆 虫 最 长 控制 区 。 
Timmermans 和 Vogler (2012) 再 次 利用 第 2 RW F 
技术 得 到 郧 甲 系 3 个 科 3 个 种 的 近 线 粒 体 全 基因 
组 ,并 联合 肌 甲 系 其 他 已 发 表 的 线粒体 基因 组 ( 共 
63 个 ) 探 讨 了 印 甲 系 水 生 甲虫 的 系统 关系 ,并 总 结 
了 蒜 翅 目 基 因 重 排 对 系统 发 育 的 应 用 。Kim 等 
(2013) W íF GK FA BF ( Lucanidae ) 一 个 濒危 种 类 
Metopodontus blanchardi 线粒体 全 基因 组 ,该 基因 组 
是 目前 已 知 蒜 翅 目 线粒体 基因 组 最 长 的 一 个 ,长 度 
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为 21 628 bp ,包含 了 3 100 bp 的 控制 区 和 4 051 bp 
的 非 编码 区 。 
2.2 分 子 进化 研究 
线粒体 基因 组 作为 经 典 的 结构 、 功 能 和 进化 基 
因 组 研究 模型 ,在 遗传 系统 以 及 DNA 进化 机 制 研 究 
等 方面 具有 重要 价值 。 线 粒 体 基因 组 的 遗传 系统 与 
核 基 因 组 比较 而 言 具 有 特殊 之 处 ,包括 遗传 密码 子 
的 使 用 和 进化 tRNA 系统 的 简化 .起 始 密码 子 和 终 
止 密码 子 的 改变 、 同 义 密码 子 使 用 偏向 性 .mRNA 及 
rRNA 的 加 工 等 。 蒜 怒 目 线粒体 全 基因 组 在 探讨 靖 
起 目的 遗传 与 进化 生物 学 研究 中 具有 重要 价值 。 
Arnoldi 等 (2007) 首次 利用 长 片段 DNA 聚合 酶 
分 4 段 扩 增 得 到 吨 甲 科 ( Elateridae ) 的 Pyrophorus 
divergens 线粒体 全 基因 组 ,并 且 结 合 靖 这 目的 其 他 3 
个 可 利用 的 种 类 、 双 翅 目 和 鳞 翅 目的 种 类 进行 了 系 
统 分 析 ,试图 解决 昆虫 生物 发 光 的 进化 问题 。 但 由 
于 所 选 种 类 有 限 ,没有 得 到 很 好 的 解决 ,不 过 该 研究 
在 鞘翅 目 线粒体 全 基因 组 PCR 扩 增 方法 上 有 了 很 
大 的 改善 ,首次 突破 传统 的 PCR 扩 增 方法 ,使 用 和 集 
式 PCR(nested PCR) 扩 增 4 个 长 片段 (16S-COX2 244 
7 kb;COX2-NADH5 24 4.5 kb;NADH5-16S 约 6 kb; 
后 两 个 片段 的 重合 区 约 500 bp) ,不 过 测序 方法 仍 
然 使 用 传统 的 Sanger 测序 。Sheffield 等 (2008 ) 提供 
Y S88 H 6 个 新 的 线粒体 全 基因 组 (代表 了 峭 计 日 
的 4 个 亚 目 ) ,并 结合 可 利用 的 鞘翅 目 其 他 7 个 线 粒 
体 全 基因 组 对 鞘翅 目 线粒体 基因 组 的 进化 进行 了 分 
析 比 较 , 提 出 了 COL 基因 的 起 始 密码 TTG ,发 现在 
tRNA-Ser( UCN) 和 ND1 之 间 有 20 bp 的 非 编 码 
DNA ,分析 了 tRNA-Ser 的 反 密码 子 UCU 可 能 是 多 
食 亚 目 的 共 源 性 状 ,并 且 提 供 了 一 个 新 的 可 以 用 于 
识别 tRNA-Ser 的 二 级 结构 图 的 协 方差 模型 
(covariance model, CM) , Sheffield 4& ( 2009 ) X: T lj 
38 H OREHE EH ) 13 个 线粒体 全 基因 组 
和 5 个 外 群 (3 个 鳞 翅 目 种 类 ,2 个 双 翅 目 种 类 ) 的 
线粒体 全 基因 组 数据 矩阵 探究 碱 基 组 成 的 异 质 性 对 
重 构 物种 系统 关系 的 影响 。 该 研究 将 数据 矩阵 分 成 
无 碱 基 偏好 和 碱 基 偏好 方法 ,采用 不 同 的 建树 方法 
和 建树 模型 ,验证 了 两 种 分 析 策 略 对 系统 分 析 的 影 
响 。 结 果 表 明 不 考虑 碱 基 偏 好 的 策略 导致 错误 的 系 
统 关系 ,而 考虑 碱 基 偏好 的 策略 则 能 得 到 正确 的 系 
统 关系 ;氨基 酸 重 编码 有 利于 系统 树 的 构建 ;传统 的 
方法 如 LogDet , 由 于 数据 没有 分 割 ,不 能 评估 碱 基 的 


























































































































SVE. Song 等 (2010) 基于 31 个 线粒体 全 基因 组 
(内 和 群 为 鞘翅 目 24 个 种 ,分 别 取 自 于 鞘翅 目的 4 个 
亚 目 ) 探 究 碱 基 组 成 的 异 质 性 及 位 点 间 速 率 的 异 质 
性 对 构建 系统 发 育 树 造 成 的 影响 ,该 研究 结果 表明 
这 两 个 方面 都 会 影响 系统 树 的 拓扑 结构 及 文 持 率 。 
Pon 等 (2010 ) 基于 鞘翅 目 4 个 亚 目 的 15 个 线粒体 
全 基因 组 (该 研究 提供 2 个 新 的 线粒体 基因 组 ) 重 
建 了 4 个 亚 目 的 系统 树 ,并 估算 鞘翅 目 核 苷 酸 的 进 
化 速率 ,重点 分 析 了 蛋白 编码 基因 数据 分 割 及 模型 
选择 对 进化 速率 的 影响 。 系 统 发 育 树 表 明 原 鞘 亚 目 
在 畏 怒 目的 基部 , 藻 食 亚 目 和 肉食 亚 目 形成 姊妹 群 。 
核 昔 酸 的 进化 速率 受 数据 分 制 和 模型 选择 的 影响 非 
常 大 ,基于 数据 分 割 和 最 优 模型 的 选择 ,得 出 鞘翅 目 
整个 蛋白 编码 基因 的 进化 速率 为 1.34%7ZMY ,并 指 
出 COL 不 太 适 合作 为 高 级 阶 元 系统 分 歧 时 间 矫 正 
的 分 子 标记 。 相 反 ND2, NDA 和 NDS 较 适合 , 因 其 
3 个 密码 子 的 进化 速率 较为 相似 。Timmermans 等 
(2012) 选 用 目前 所 有 可 利用 的 辅 怒 目 线粒体 全 基 
因 组 或 近 线 粒 体 全 基因 组 为 材料 探究 了 鞘翅 目 线 粒 
体 基因 组 基因 重组 包含 的 系统 学 信息 的 情况 ,总 体 
来 看 鞘翅 目 基因 顺序 非常 保守 ,但 也 有 基因 重组 的 
现象 , 主要 表现 在 tRNA 的 转 位 及 缺失 ,特别 是 位 于 
ND3 Fil NDS 之 间 6 个 tRNA 组 合 ,这 些 基因 重 排 可 
能 提供 系统 学 信息 ,如 泥 甲 总 科 ( Dryopoidea ) 进化 
枝 一 致 存在 tRNA 和 ND6 互 换 位 置 的 现象 ,该 现 
象 的 多 样 性 可 追溯 到 侏 罗 纪 。 


3 ”线粒体 全 基因 组 在 鞘翅 目 应 用 中 存 
在 的 问题 及 讨论 


近年 来 ,线粒体 全 基因 组 已 经 成 为 精 怒 目 分 子 
系统 学 研究 中 重要 的 分 子 标 记 之 一 ,并 广泛 地 应 用 
于 鞘翅 目 昆 虫 各 个 阶 元 的 研究 中 。 研 究 的 主要 内 容 
包括 了 物种 基因 组 与 变异 、 系 统 学 和 分 子 进 化 的 研 
究 等 。 线 粒 体 基因 组 在 解决 这 些 问 题 时 表现 出 了 很 
多 的 优越 性 ,然而 也 存在 着 一 些 缺点 : 

(1) 相 对 于 普通 基因 片段 , 较 难 获得 。 主 要 表 
现在 :线粒体 基因 组 的 获得 对 于 所 需 的 实验 材料 要 
求 很 高 ,最 好 是 100% 酒 精 浸泡 的 新 鲜 标 本 ;对 DNA 
模板 质量 .PCR 的 反应 条 件 、 实 验 操作 过 程 及 序列 
的 测定 都 有 很 高 的 要 求 。 目 前 畏 翅 目 线粒体 全 基因 
组 共 获得 74 个 ,对 于 种 类 数量 庞大 的 畏 翅 目 昆虫 而 










































































偏好 型 ,因此 不 能 计算 位 点 速率 的 差异 ,建议 基于 多 
基因 大 和 矩阵 的 数据 构建 系统 树 前 应 评估 碱 基 组 成 的 














言 是 微乎其微 的 。 这 对 于 精确 的 鞘翅 目 昆虫 系 统 学 
研究 显然 是 有 限 的。 但 随 着 第 2 代 测 序 技 术 的 成 
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熟 ,该 问题 会 逐步 得 到 解决 。 

(2) 基 因 类 型 单一 。 线 粒 体 全 基因 组 主要 包 
括 了 和 蛋白 编码 基因 、 核 糖 体 基因 、 转 运 RNA 和 非 编 
码 基 因 , 这 些 都 属于 线粒体 基因 型 。 在 解决 物种 系 
统 关系 时 ,基因 的 类 型 有 时 会 对 结果 造成 比较 大 的 
影响 ,一 般 情况 下 核 基 因 和 线粒体 基因 联合 使 用 更 
为 有 效 。 另 外 ,线粒体 全 基因 具有 明显 的 母系 遗传 
的 特征 ,对 于 鞘翅 目 一 些 峻 雄 比 例 失 调 的 类 群 的 系 
统 学 的 研究 存在 局 限 性 。 因 此 ,在 系统 分 析 时 ,结合 
其 他 类 型 的 基因 (如 核 基因 ) 共同 分 析 还 是 有 必 
要 的 。 

(3 ) 和 蛋白 编码 基因 密码 子 进化 速率 不 同 。 不 同 
类 型 的 基因 在 解决 不 同 分 类 阶 元 系统 发 育 关系 时 的 
应 用 范围 是 有 区 别 的 ,在 不 同类 群 系统 发 育 研究 中 
如 何 选择 和 分 析 线 粒 体 基因 组 的 基因 是 一 项 困难 的 
工作 。 因 此 ,在 系统 分 析 时 应 采取 多 种 分 析 方 法 进 
行 对 比 和 评估 ,比如 不 同 的 比 对 方法 、 建 树 方法 以 及 
数据 分 割 方法 来 验证 系统 树 拓扑 结构 的 稳定 性 
( Sheffield et al., 2009) 。 

(4) Beri As EDS 2] Te 955388. H FER rp pir FL 
比较 局 限 , 主要 用 于 系统 和 进化 方面 的 研究 。 线 粒 
体 基 因 作 为 一 种 进化 遗传 学 、 分 子 生 态 学 .遗传 多 样 
性 及 保护 生物 学 等 研究 的 重要 标记 ,具有 很 宽 的 应 
用 范围 。 因 此 应 扩展 线粒体 全 基因 组 在 畏 怒 目 中 的 
应 用 范围 ,以 解决 不 同 的 问题 。 

(5) 对 于 控制 区 的 研究 还 不 够 。 线 粒 体 基因 
组 中 最 主要 的 一 段 非 编码 区 ,AT 含量 极其 丰富 ,并 
且 长 度 变 异 非常 大 , 是 复制 与 表达 的 主要 调控 
(Zhang et al., 1995; Zhang and Hewitt, 1997)。 控 
制 区 不 编码 任何 基因 ,所 以 在 进化 中 的 选择 压力 相 
对 较 小 , 易 发 生 碱 基 变 异 , 在 遗传 上 属于 高 变 区 ,其 
碱 基 替 换 率 比 线粒体 DNA 其 他 区 域 高 5 ~ 10 倍 。 
目前 鞘翅 目 线 粒 体 基 因 组 控制 区 的 研究 比较 少 
(Mardulyn et al., 2003) ,没有 真正 的 发 挥 其 作用 ,一 
方面 是 由 于 已 获得 控制 区 数据 的 可 靠 性 有 待考 究 ; 
男 一 方面 ,控制 区 很 难 扩 增 得 到 ,数量 比较 少 。 因 此 
在 今后 的 研究 中 ,应 加 强 对 控制 区 的 研究 ,使 其 发 挥 
自身 优势 。 

总 而 言 之 ,线粒体 基因 组 在 解决 系统 及 进化 问 
题 上 既 有 其 优点 也 有 其 缺点 。 实 际 上 任何 一 种 分 子 
标记 都 不 是 万 能 的 ,在 使 用 时 应 扬长 避 短 ,使 其 发 挥 
最 大 的 效力 。 相 信 随 着 第 2 代 测 序 技术 及 分 析 方 法 
的 成 熟 ,线粒体 全 基因 将 会 在 解决 畏 翅 目 系 统 和 进 
化 的 研究 中 起 着 越 来 越 重要 的 作用 。 
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